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Stereophaedusa japonica is distributed in three areas of Gifu City, Gifu Prefecture: Akisawa and Oku near 
the northwestern end of the city, Miwa near the northeastern end, and Mizuburodani near the center of the city. 
DNA analyses showed that individuals from Mizuburodani and Miwa were identical or nearly identical to each 
other, while these sequences were more distantly related to those from Akisawa and Oku, suggesting that 




キーワード： ナミギセル; ミトコンドリア COI 遺伝子; 分布拡大; 岐阜市． 



































基礎調査の見直し調査を 2018 年から 5 年計画で実施

























り取り，Tissue Genomic DNA Extraction Mini Kit
（FAVORGEN, PingTung）で全ゲノム DNA を抽出
し，そこからポリメラーゼ連鎖反応（PCR）により
 







LifeECO ver2.0（Bioer Technology, Hangzhou）を用
い，PCR 酵素には SpeedSTAR HS DNA Polymerase
（タカラバイオ株式会社, 滋賀）を使用した．遺伝子
領域の増幅には，ユニバーサルプライマーである
LCO1490 と HCO2198（Folmer et al., 1994）を用い
た．反応条件は，94℃1 分の加熱後，98℃5 秒/50℃15
秒/72℃10 秒を 30 サイクル，72℃30 秒で行った．PCR
産物を ExoSAP-IT（Affymetrix, CA）で処理した後，
BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit
（Thermo Fisher Scientific, MA）を用いて蛍光ラベ
ルし，Applied Biosystems 3500xL Genetic Analyzer
（Thermo Fisher Scientific, MA）により塩基配列の
解読を行った． 
証拠標本（エタノール漬けの軟体部と抽出 DNA）
は， SDNCU（ The Specimen Depository of the 














と 同 じ キ セ ル ガ イ 科 に 属 す る ナ ミ コ ギ セ ル
Tauphaedusa tau (Böttger, 1877)を使用し，外群の枝
は切断して表示した．ハプロタイプネットワーク図は，
DnaSP によりハプロタイプを決定し，NETWORK 


























表 1． 分析標本の採集地，ハプロタイプ，登録番号 
 
 登録番号は，International Nucleotide Sequence Databases（INSD）のアクセッション番号を示す． 
No ハプロタイプ 和名（地域型） 採集地 登録番号
1 Hap_01 ●岐阜県岐阜市秋沢（北東林道） MW260068

























27 Hap_08 ●岐阜県岐阜市水風呂谷（金華山山麓） MW260053






















50 Hap_24 ナミギセル（オボロナミギセル型） 福岡県北九州市小倉南区市丸 LC333972
51 Hap_25 ナミギセル（シロナミギセル型） 兵庫県美方郡新温泉町久谷 LC335843
52 Hap_26 新潟県五泉市小山田 LC335713





58 Hap_32 新潟県岩船郡山北町碁石 LC335711











70 Hap_39 ナミギセル（シロナミギセル型） 兵庫県美方郡新温泉町久谷 LC335845















































































































































図 3．COI 遺伝子を用いて作成したナミギセルの分子系統樹 



































































ギセルは，大きく A～D の 4 つの系統（群）に分かれ
た．岐阜県岐阜市の 4 地点 9 サンプルは，A 系統が細
分化されたクレード A1a に全て含まれた．クレード
A1a のハプロタイプネットワーク図を図 4 に示した． 








































儀川左岸）の塩基配列も 1 塩基が異なる 2 つの配列に
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